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งานน้ีท ำกำรทดสอบควำมต้ำนทำนโรครำสนิมลำยในข้ำวสำลีสำยพนัธ์ุดีท่ีรวบรวมไว้
จ  ำนวน 140 accessions ซ่ึงเหมำะสมส ำหรับท ำแผนท่ีควำมสัมพนัธ์ (association mapping; AM) ใน
ระยะตน้กล้ำและในสภำพไร่ (ระยะตน้โตเต็มวยั) เพื่อประเมินควำมตำ้นทำนโรครำสนิมลำยของ
ขำ้วสำลีในภำคตะวนัตกเฉียงใตข้องประเทศสำธำรณรัฐประชำชนจีน และคน้หำยีนตำ้นทำนใหม่
ส ำหรับปรับปรุงพันธ์ุข้ำวสำลี และท ำกำรศึกษำรูปแบบดีเอ็นเอโดยใช้เคร่ืองหมำย DArT-seq 
จ ำนวน 30,485 เคร่ืองหมำย และเคร่ืองหมำยโมเลกุลส ำหรับตรวจสอบยีนตำ้นทำนโรครำสนิมลำย 
(Yr9, Yr10, Yr15, Yr18, Yr26 และ Yr29) จ  ำนวน 7 เคร่ืองหมำย วิเครำะห์ควำมหลำกหลำยทำง
พนัธุกรรมของขำ้วสำลี 140 accessions โดยใช้ขอ้มูลจีโนไทป์จำกเคร่ืองหมำย DArT-seq ด้วยวิธี 
principal coordinate analysis (PCoA) และ cluster analysis นอกจำกน้ี ศึกษำ linkage disequilibrium 
(LD) ของแต่ละโครโมโซม และท ำแผนท่ีควำมสัมพันธ์โดยใช้โมเดลท่ีพิจำรณำโครงสร้ำง
ประชำกรต่ำงกัน 2 โมเดลคือ single factor analysis (SFA) model และ Q model  ผลกำรทดลอง
แสดงวำ่ระดบัควำมตำ้นทำนโรครำสนิมลำยในพนัธ์ุจำกกุย้โจวสูงกวำ่พนัธ์ุจำกซีฉวนและพนัธ์ุจำก
แหล่งอ่ืนทั้งท่ีระยะตน้กลำ้และตน้โตเต็มวยั พนัธ์ุส่วนใหญ่มียีนตำ้นทำน Yr26 และส่วนน้อยมียีน 
Yr29, Yr10, Yr18 และ Yr15 ยีน Yr26 มีสหสัมพันธ์เชิงบวกกับควำมต้ำนทำนท่ีกุ้ยโจว แต่ไม่มี
สหสัมพนัธ์ท่ีซีฉวน (เมียนยำง) โดยพบขำ้วสำลีจ ำนวน 29 พนัธ์ุท่ีมียีนตำ้นทำนโรครำสนิมลำย
มำกกวำ่ 1 ยนี กำรวเิครำะห์ PCoA ในระดบัทั้งจีโนมและระดบัโครโมโซม 6 AS ท ำให้แบ่งขำ้วสำลี
ออกไดเ้ป็น 2 กลุ่ม กลุ่ม I ประกอบดว้ย สำยพนัธ์ุ non-T6VS/6ALจำกแหล่งต่ำง ๆ ในขณะท่ีกลุ่ม II 
ประกอบด้วย สำยพันธ์ุ T6VS/6AL ซ่ึงส่วนใหญ่มียีน Yr26 และ Pm21 ผลจำกเดนโดรแกรม 
(dendrogram) แสดงกำรแบ่งกลุ่มประชำกรขำ้วสำลีในภำคตะวนัตกเฉียงใตข้องประเทศสำธำรณรัฐ
ประชำชนจีนท่ีไม่ชดัเจน แต่พบมีกำรจดักลุ่มของ accessions ตำมประวติัพนัธ์ุหรือแหล่งท่ีมำ ส่วน 
LD analysis พบ LD ส่วนใหญ่บนโครโมโซม 6A และ 1B  นอกจำกน้ี AM พบเคร่ืองหมำยท่ี
สัมพนัธ์กบัควำมตำ้นทำนโรครำสนิมลำยด้วย SFA model จ ำนวนมำกกว่ำ Q model โดยสรุปผล
กำรทดลองเหล่ำน้ีบ่งช้ีว่ำ พบยีนต้ำนทำน Yr26 มำกท่ีสุดในข้ำวสำลีในภำคตะวนัตกเฉียงใต้             
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To evaluate stripe rust resistance of Southwestern China wheat and discover new 
resistance genes for wheat breeding, a collection of 140 elite wheat accessions suitable 
for association mapping (AM) has been tested for stripe rust resistance at the seedling 
stage and under ﬁeld conditions (adult plant stage). The collection was also proﬁled 
with 30,485 DArT-seq markers and 7 molecular markers for detection of stripe rust 
resistance genes (Yr9, Yr10, Yr15, Yr18, Yr26 and Yr29). Genetic diversity of 140 wheat 
accessions were also analyzed with genotype data from DArT-seq profiling by principal 
coordinate analysis (PCoA) and cluster analysis. Furthermore, linkage disequilibrium 
(LD) was studied for each chromosome. Finally, AM was conducted with two models 
based on population structure considerations, a single factor analysis (SFA) model and 
a Q model. The results showed that the stripe rust resistance levels of Guizhou cultivars 
were higher than those of Sichuan cultivars and other regional cultivars at both the 
seedling stage and the adult plant stage. Most cultivars carried the resistance gene Yr26, 
and fewer cultivars carried Yr29, Yr10, Yr18 and Yr15. Yr26 was positively correlated 
with the resistance of accessions evaluated in Guizhou but not in Sichuan (Mianyang). 
There were 29 cultivars that carried more than one stripe rust resistance gene. PCoA at  
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both the whole-genome level and the chromosome 6AS level identified two groups of 
wheat varieties. Group I was composed of non-T6VS/6AL lines of different origins, 
while Group II was composed of T6VS/6AL lines and most of these carried the Yr26 
and Pm21 genes. A dendrogram revealed that the population stratification of 
Southwestern China wheat was not obvious, but accessions were clustered together 
based on their pedigree or origin. LD analysis showed that a large extent of LD was 
observed on 6A and 1B. Finally, AM detected more markers associated with stripe rust 
resistance using the SFA model than using the Q model. In conclusion, these results 
indicate that all stage resistance gene Yr26 is prevalent in Southwestern China wheat, 
while it begins to lose its resistance in Sichuan. In addition, stripe rust resistance genes 
screened in this study are not diverse. However, the information on the genetic diversity 
and disease resistance of Southwestern China wheat obtained from this study will 
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